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DICKY DWI RIZKY NUGROHO. Aplikasi Dna Lingkungan (Edna) Dalam 
Mengidentifikasi Keragaman Dan Kelimpahan Relatif Ikan Terumbu Di Perairan 
Selat Muli Dan Muara Sungai Digul, Kabupaten Merauke (dibawah bimbingan 
Oktiyas Muzaky Luthfi dan Dhira Khurniawan). 
 
Merauke merupakan WPP 718 RI yang meliputi Laut Arafura, Laut Aru dan 
Laut Timor. Tercatat pada tahun 2017, terjadi overfishing pada komoditas 
perikanan ikan terumbu. Ikan terumbu merupakan kelompok ikan yang berasosiasi 
dengan ekosistem karang. Dibutuhkan adanya kegiatan untuk mengetahui status 
dan kondisi perikanan terkini. Beberapa metode telah dikembangkan seperti 
memancing, menjebak, video bawah air, dan sensus bawah air. Namun metode 
tersebut memiliki kelemahan pada skala spasial dan pergerakan spesies target. 
Perkembangan ilmu pengetahuan menghadirkan metode terbarukan 
menggunakan analisis DNA Lingkungan. DNA Lingkungan atau Environment DNA 
menerapkan prinsip DNA Metabarcoding sebagai sebuah metode identifikasi 
multi-spesies dari komponen genetik yang terdegradasi di lingkungan untuk 
mendeteksi keberadaan suatu organisme dan mengukur kelimpahannya. 
Pengambilan data dilakukan di 2 stasiun dengan rincian 9 titik pada Stasiun 
Selat Muli dan 7 titik pada Stasiun Muara Sungai Digul pada 20-22 Januari 2021. 
Pemilihan titik sampling berdasarkan metode purposive sampling yang 
mempertimbangkan karakteritsik lingkungan perairan tersebut. Data yang diambil 
dalam penelitian ini yaitu sampel lingkungan berupa air sebanyak 3 liter pada tiap 
titik sampling. Data parameter lingkungan yang diambil dalam penelitian ini yaitu 
salinitas dan suhu. Sampel air yang telah diambil kemudian dipreservasi untuk 
menjaga kualitas dan kuantitas komponen genetik didalamnya. Kemudian sampel 
air dilakukan pengolahan dan analisi pada Laboratorium. Pada pengolahan 
laboratorium ini dilakukan tahapan ekstraksi, amplifikasi, elektroforesis, 
sekuensing dan bionformatic analysis. 
Analisa DNA Lingkungan berhasil mendeteksi sebanyak 9 spesies ikan 
terumbu di kedua stasiun penelitian. Sebanyak 7 spesies dapat ditemukan pada 
masing-masing stasiun dengan 5 spesies yang sama dapat ditemukan pada kedua 
stasiun. Indeks kesamaan keanekaragaman spesies menunjukkan nilai 0,56 
(midway) yang berarti kedua populasi memiliki lebih dari separuh spesies yang 
sama. Kelimpahan relatif ikan terumbu yang dihitung berdasarkan komponen 
genetik memberikan hasil kelimpahan relatif tertinggi pada Stasiun Selat Muli yaitu 
spesies Caranx ignobilis. Sedangkan kelimpahan relatif tertinggi pada Stasiun 








Merauke is known as WPP 718 Republic of Indonesia which covered the 
Arafura Sea, Aru Sea, and the Timor Sea. In 2017, overfishing occurred in reef fish 
fisheries commodities. Reef fish are a group of fish associated with coral 
ecosystems. The actions are needed to find out the current status and condition of 
fisheries. Several methods have been developed such as fishing, trapping, 
underwater video, and underwater census. However, this method has weaknesses 
in the spatial scale and movement of the target species. The development of 
science presents a renewable method using Environmental DNA analysis. 
Environmental DNA applies the principles of DNA Metabarcoding as a multi-
species identification method of genetically degraded components in the 
environment to detect the presence of an organism and measure its abundance. 
Data collection was carried out at 2 stations with details of 9 points at the 
Muli Strait Station and 7 points at the Muara Sungai Digul Station on 20-22 January 
2021. The selection of sampling points was based on the purposive sampling 
method that took into the characteristics of the aquatic environment. The data 
taken in this study are environmental samples in the form of 3 liters of water at 
each sampling point. Environmental parameter data taken in this study are salinity 
and temperature. Water samples that have been taken are preserved to maintain 
the quality and quantity of the genetic components in it. Then the water samples 
were processed and analyzed in the laboratory. In this laboratory processing, the 
stages of extraction, amplification, electrophoresis, sequencing, and bioinformatic 
analysis are carried out. 
Environmental DNA analysis succeeded in detecting as many as 9 species 
of reef fish in both research stations. A total of 7 species can be found at each 
station with the same 5 species can be found at both stations. The similarity index 
of species diversity shows a value of 0.56 (midway), which means that both 
populations have more than half of the same species. The relative abundance of 
reef fish calculated based on the genetic component gave the highest relative 
abundance at Muli Strait Station, namely the species Caranx ignobilis. Meanwhile, 
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BAB I. PENDAHULUAN 
1.1 Latar Belakang 
Laut merupakan lingkungan yang mewakili nilai yang cukup besar dalam 
keanekaragam hayati dan ekonomi melalui produk perikanan dan turunannya 
(Thomsen et al., 2012). Terumbu karang merupakan salah satu ekosistem laut 
yang memiliki tingkat keanekaragaman yang tinggi. Terumbu karang memiliki 
struktur yang sangat kompleks yang merupakan rumah bagi beragam spesies 
ikan, mulai dari spesies kriptik hingga ke spesies migratory yang memiliki ukuran 
besar (Collins et al., 2019; Darling dan Mahon 2011). Ikan merupakan kelompok 
hewan yang kaya akan spesies dan merupakan kunci pemantauan kesehatan laut. 
Namun, spesies dan populasi ikan di seluruh dunia berada di bawah ancaman 
eksploitasi berlebihan sehingga diperlukan adanya monitoring ataupun 
pengamatan status keanekaragaman ikan terkini.  
Monitoring atau pemantauan ikan secara konvensional melibatkan 
identifikasi pengamatan tingkat spesies dan jumlah spesies. Teknik yang 
digunakan dalam biomonitoring ikan karang bermacam-macam seperti 
memancing, menjebak, perekaman video bawah air ataupun sensus visual bawah 
air (UVC) (Bessey et al., 2020). Setiap teknik biomonitoring memerlukan keahlian 
khusus dalam ilmu taksonomi ikan atau yang paling minimal yaitu memiliki 
ketrampilan pengamatan identifikasi ikan. Teknik konvensional ini memiliki 
kelebihan dan kelemahan masing-masing dalam penggunaannya. Beberapa 
batasan teknik biomonitoring secara konvensional antara lain batas tutupan secara 
spasial dan temporal, adanya bias dari pengamat, dan sifat alamiah spesies yang 





Perkembangan bidang biomonitoring sendiri saat ini terus berkembang 
hingga tingkat genetik. Salah satu pendekatan yang paling efektif dalam mengatasi 
keterbatasan metode konvensional pada ekosistem yang sangat beragam yaitu 
DNA Lingkungan. DNA Lingkungan atau yang biasa disebut dengan 
Environmental DNA (eDNA) merupakan suatu metode untuk mendeteksi 
keberadaan suatu organisme dan mengukur kelimpahannya dalam suatu 
lingkungan (Boussarie et al., 2018).  DNA Lingkungan memberikan kelebihan 
dalam melakukan ekstraksi sampel lingkungan yang dapat berupa air, atau tanah 
tanpa melakukan isolasi terhadap organisme target (Ficetola et al., 2008). 
Kelebihan lain DNA Lingkungan yaitu mampu meminimalisir tingkat invasif 
spesies, efektif dalam pemanfatan sumber daya, dan tidak memerlukan keahlian 
taksonomi secara khusus (Bakker et al., 2017). 
Penerapan metode DNA Lingkungan berhasil memberikan informasi 
mengenai status keberadaan, distribusi keberadaan, dan kelimpahan relatif 
spesies target. Penerapan metode ini dalam mendeteksi spesies akuatik laut telah 
sukses dilakukan oleh beberapa peneliti seperti Thomsen dan Willerslev (2015) 
mengenai deteksi keberagaman ikan laut. Polanco Fernández et al. (2021), 
menjelaskan tingkat keefektifan metode DNA Lingkungan dibandingkan UVC lebih 
efektif dalam mendeteksi keberagaman jenis  ikan karang. Penerapan DNA 
Lingkungan di Indonesia  juga dilakukan oleh Andriyono et al. (2019), menjelaskan 
bahwa Teknik DNA Lingkungan telah sukses mendeteksi keberagaman spesies 
dan dapat memberikan gambaran mengenai tipe habitat ikan laut pada lokasi 
penelitian. Pendekatan melalui DNA Lingkungan perlu ditingkatkan sebagai upaya 
alternatif biomonitoring biota di Indonesia. 
Merauke merupakan wilayah yang berbatasan langsung dengan Laut 
Arafura yang merupakan WPP 718 berdasarkan Pemen KP No 71 Tahun 2016. 





Arafura yang dikenal sebagai The golden fishing ground. Berdasarkan Sari et al. 
(2018), pada tahun 2017 di WPP 718 telah terjadi penangkapan berlebih pada 
kelompok ikan terumbu. Biomonitoring dibutuhkan untuk mengetahui kondisi 
terkini ikan terumbu di perairan Merauke. Kondisi perairan yang cukup keruh serta 
wilayah yang sangat luas menjadikan metode DNA Lingkungan atau e-DNA untuk 
dapat memberikan hasil biomitoring secara efektif dan dalam waktu yang relatif 
singkat. Hasil ataupun data dari penelitian ini diharapkan mampu untuk 
mengidentifikasi keragaman dan kelimpahan relatif kelompok ikan terumbu di 
perairan Merauke, Indonesia. 
1.2 Rumusan Masalah 
Adapun rumusan masalah yang menjadi dasar pada penelitian ini adalah: 
1. Bagaimanakah distribusi kelimpahan relatif ikan terumbu di Perairan Selat 
Muli dan Muara Sungai Digul? 
2. Bagaimanakah status keragaman spesies ikan terumbu di Perairan Selat 
Muli dan Muara Sungai Digul? 
1.3 Tujuan 
Adapun tujuan yang ingin dicapai dalam penelitian ini adalah: 
1. Mengetahui kelimpahan relatif spesies Ikan Terumbu di Perairan Selat Muli 
dan Muara Sungai Digul melalui analisis DNA Lingkungan 
2. Mengidentifikasi distribusi keragaman spesies Ikan Terumbu di Perairan 
Selat Muli dan Muara Sungai Digul melalui analisis DNA Lingkungan 
1.4 Manfaat 
Hasil yang diperoleh dalam penelitian “Aplikasi DNA Lingkungan (eDNA) 





Perairan Selat Muli dan Muara Sungai Digul, Merauke” dapat digunakan sebagai 
kajian bagi penelitian lain terkait teknik biomonitoring ikan terumbu ataupun 
sebagai acuan bagi pemerintah setempat dalam merencanakan strategi perikanan 





BAB II. TINJAUAN PUSTAKA 
2.1 DNA Lingkungan (Environmental DNA) 
DNA Lingkungan atau yang disebut dengan Environmental DNA (eDNA) 
merupakan komponen genetik yang lepas dari badan organisme ke lingkungan. 
Lepasnya komponen genetik organisme dapat dipengaruhi oleh suhu lingkungan, 
cahaya, mikroba ataupun aktivitas enzim. Komponen genetik ini dapat berasal dari 
proses metabolisme seperti feses, mucus, gamet, kulit ataupun bulu yang terlepas  
hingga bangkai (Pilliod et al., 2013). Komponen genetik yang terdegradasi di 
lingkungan menjadi sumber DNA Lingkungan. Ficetola et al. (2008), 
memperkenalkan DNA Metabarcoding sebagai sebuah metode untuk 
mengidentifikasi multi-spesies dari komponen genetik yang terdegradasi di 
lingkungan. Environmental DNA sendiri menggunakan konsep DNA 
Metabarcoding dengan menggunakan sampel lingkungan yang dapat diperoleh 
dari air, tanah ataupun udara untuk mendeteksi keberadaan suatu organisme dan 
mengukur kelimpahannya dalam suatu lingkungan (Boussarie et al., 2018). Teknik 
ini menggunakan metode Next Generation Sequencing yang dapat membaca lebih 
banyak hingga ratusan ribu juta sekuens genetik tingkat multispesies dari target 
region yang berbeda (Pavan-Kumar et al., 2015). 
Pengaplikasian DNA Lingkungan digunakan dalam mendeteksi keberadaan 
amfibi, reptil, ikan, krustasea, burung air, dan mamalia (Goldberg et al., 2011). 
Penggunaan metode DNA Lingkungan telah sukses mendeteksi keberadaan 
spesies target dan kelimpahan organisme di suatu wilayah dengan lebih efektif 
dan efisien dibandingkan dengan metode tradisional (Sigsgaard et al., 2015). 
Perkembangan metode DNA Lingkungan di Indonesia sendiri telah dilakukan oleh 





biodiversitas ikan di Pelabuhan Perikanan Pondokdadap, Malang. Tingkat deteksi 
DNA Lingkungan dalam mendeteksi spesies yang langka dapat lebih efektif dan 
efisien dalam mendokumentasi keberadaan spesies tersebut. Teknik ini dapat 
dianggap sebagai pelengkap ataupun pendukung dari teknik konvensional seperti 
survei tradisional dan metode monitoring (Sigsgaard et al., 2015). Namun, terdapat 
kekurangan dari metode identifikasi spesies berdasarkan DNA. Kekurangan 
tersebut terletak pada belum lengkapnya data barcode dari database penyedia 
seperti GenBank dan BOLD (Kwong et al., 2012).  
 
Gambar 1. (A) DNA Barcoding, 
(B) eDNA Metabarcoding (Gill et al., 2016). 
DNA Lingkungan merupakan teknik yang relatif baru yang digunakan dalam 
mendeteksi jumlah jejak DNA spesies dari sebuah habitat untuk mendeteksi 
keragaman DNA spesies akuatik dari sampel yang diambil dari habitat (Ficetola et 
al., 2008). Teknik DNA Lingkungan dapat diterapkan ke berbagai spesies perairan, 
mulai dari perairan tawar hingga perairan laut. Tingkat deteksi eDNA dalam 
mendeteksi spesies yang langka dapat lebih efektif dan efisien dalam 





pelengkap ataupun pendukung dari teknik konvensional seperti survei tradisional 
dan metode monitoring (Sigsgaard et al., 2015).  
Proses metode DNA Lingkungan memiliki beberapa tahapan yang memiliki 
tujuan pada masing-masing tahap. Beberapa tahap dalam proses metode DNA 
Lingkungan, yaitu: 
2.1.1 Ekstraksi DNA 
Ekstraksi DNA merupakan proses yang dilakukan untuk mendapatkan total 
DNA dari suatu sampel lingkungan. Proses ektraksi DNA meliputi beberapa 
tahapan mulai dari tahap persiapan hingga akhirnya diperoleh ekstrak DNA. 
Ekstrak DNA ini selanjutnya akan dilarutkan dalam suatu larutan khusus yaitu 
larutan penyangga (buffer). Hal in dilakukukan untuk menjaga kondisi DNA, baik 
dari segi kualitas dan kuantitas. Secara kualitas artinya larutan penyangga mampu 
mempertahankan kualitas DNA yang terlarut dalam kondisi baik. Sedangkan 
secara kuantitas artinya larutan penyangga mampu menjaga DNA terlarut dalam 
jumlah yang tetap (Marwayana, 2015). 
Tahap ekstraksi DNA dapat menggunakan kit ekstraksi dari beberapa 
perusahaan penyedia. Kit ekstraksi ini digunakan untuk mengoptimalkan 
pemurnian pada DNA genom, mitokondria, ataupun virus yang dapat diperoleh 
dari jaringan atau sampel lingkungan. Beberapa bahan yang digunakan dalam kit 
ekstraksi DNA antara lain GST Buffer, GSB Buffer, W1 Buffer, Wash Buffer, 
Proteinase K, dan Elution Buffer. Kerja dari bahan-bahan ekstraksi ini antara lain 
mulai dari melisiskan sel dan mendegradasi protein, memurnikan DNA dan 
mengelusi DNA sehingga pada tahap akhir didapatkan DNA murni yang digunakan 





2.1.2 Amplifikasi DNA 
Amplifikasi DNA menggunakan metode PCR (Polymerase Chain Reaction) 
merupakan suatu metode untuk memperbanyak DNA. PCR merupakan teknologi 
yang mampu melipatgandakan fragmen DNA yang diperoleh dari sampel 
lingkungan secara enzimatis. Beberapa tahap dalam PCR antara lain: 1) 
Denaturasi cetakan/template DNA pada suhu 94-95°C, 2) Annealing/penempelan 
primer forward dan reverse pada segmen tertentu DNA menggunakan suhu yang 
speisifik, 3) Ektensi atau polimerasi untuk memanjangkan primer-primer yang 
menempel pada template DNA pada suhu 72°C (Budiarto, 2015). 
Pada tahap PCR dilakukan penambahan primer digunakan untuk 
mengamplifikasi region DNA yang spesifik untuk target organisme. Primer disusun 
untuk mengetahui spesies target dan informasi spesifik lainnya. Perangkat lunak 
penyusun primer digunakan untuk merancang urutan sekuens yang pendek dan 
unik sebagai primer forward dan primer reverse. Panjang pasangan basa yang 
direkomendasikan pada penyusunan primer yaitu 90-120 bp (Pilliod et al., 2013). 
Primer yang umum digunakan untuk eDNA (Marine) primer beserta locus area 
dengan target organismenya antara lain:  Mi Fish U 12S untuk Ikan, Mi Fish E 12S 
untuk elasmobranchii, dghco2198 / micoilintf COI untuk Metazoa (termasuk 
Invertebrata dan ikan), HCOI2198 /LCOI1490 COI untuk terumbu karang, SAR_V3 
40S (eukaryotic mall ribosomal subunit) untuk Eukaryotic Plankton SAR 
(Stramenopila, Alveolata and Rhizaria), 1389_F _V9 /1510_R V9 18S untuk 
Univerasal Eukaryotic Plankton. 
2.1.3 Elektroforesis 
Eletkroforesis digunakan untuk mengetahui konfirmasi keberhasilan 





pemisahan dan purifikasi fragmen DNA menggunakan mauatan listrik instrinsik 
sebagai prinsin pemisahan molekul (Langga et al., 2012).  Proses pada mesin 
elektroforesis menggunakan waktu tertentu untuk kemudian hasilnya dapat dilihat 
dengan sinar ultraviolet transluminator. Pada tahap ini peneliti dapat melihat 
kandungan dan keberhasilan dari proses amplifikasi. Keberhasilan pada tahap ini 
ditentukan dari keberadaan strip-garis penanda muatan genetik pada agarose. 
Dalam proses pembacaan pada agarose terlebih dahulu dilakukan 
pewarnaan pada agarose. Pewarna yang biasa digunakan dalam proses in adalah 
ethidium bromide (EB). Bahan ethidium bromide memiliki sifat karsinogenik dan 
mutagenic. Salah satu bahan ethidum bromide yang digunakan salah satunya 
yaitu gel red. Penambahan loading buffer (dye) pada tahap elektroforesis 
dilakukan untuk menjaga densitas, sehingga kandungan DNA akan selalu berada 
di dasar sumur. Selain itu loading buffer (dye) juga berguna memudahkan 
peletakan sampel DNA kedalam sumur yang dapat digunakan sebagai tanda 
migrasi DNA dalam agarose (Artati, 2013). 
2.1.4 Sekuensing DNA 
Sekuensing merupakan tahapan untuk menentukan urutan basa nukleotida 
fragmen DNA (Sjafaraenan et al., 2018).  Hasil dari proses sekuensing adalah 
kode genetik dari setiap molekul DNA sebagai informasi genetik makhluk hidup. 
Tahapan sekuensing DNA membutuhkan bantuan sistem komputer yang bekerja 
secara otomatis sesuai protokol produk. Hasil sekuensing berupa kode genetik 
pada tiap molekul DNA akan dicocokkan pada bank DNA / GenBank. Hasil akhir 
berupa data RAW selanjutnya dapat dianalisa sesuai dengan tujuan penelitian. 
Perkembangan teknik sekuensing DNA terbarukan yaitu Next Generation 
Sequencing (NGS). Teknik ini merupakan teknik pengurutan sekuensing secara 





dalam bidang genomik. Kelebihan dari NGS mampu mempercepat pengurutan 
sekuens dalam waktu 1-2 hari. Teknik ini mengungguli teknik sanger yang 
diguakan untuk menguraikan genom (Behjati dan Tarpey, 2013). Hasil pembacaan 
NGS mendukung metode DNA metabarcoding ataupun eDNA karena mampu 
memberikan hasil yang parallel secara cepat dan mendalam dari sampel 
lingkungan yang diperlukan. 
2.2  Ikan Terumbu 
Ikan terumbu merupakan kelompok ikan yang berasosiasi dengan ekosistem 
karang. Kelompok ikan karang ini hidup pada antara celah karang ataupun dasar 
perairan (Mujiyanto, 2012). Menurut Appeldoorn et al. (2009), kelompok ikan 
karang juga melakukan migrasi dengan tujuan untuk mencari makan. Aktivitas 
mencari makan kelompok ikan karang paling banyak pada waktu sekitar terbit 
matahari dan tenggelam matahari. Migrasi yang dilakukan secara diurnal dan 
nokturnal ini dilakukan diantara daerah perlindungan dan daerah makan. Adapun 
migrasi yang dilakukan kelompok ikan ini merupakan salah satu mekanisme 
ekologi penting kelompok ikan terumbu.  
English et al. (1998), membagi jenis ikan terumbu kedalam tiga kelompok 
utama, yaitu: 
1) Ikan-ikan target, yaitu ikan yang memiliki nilai ekonomis dan ditangkap 
untuk dikonsumsi. Kelompok ikan jenis ini menjadikan terumbu karang 
sebagai tempat pemijahan dan daerah asuhan. Jenis dari kelompok ikan 
ini antara lain dari family Serranidae (ikan kerapu), Lutjanidae (ikan kakap), 
Lethrinidae (ikan lencam), Nemiptiriade (ikan kurisi), Caesionidae (ikan 
ekor kuning), Siganidae (ikan baronang), Haemulidae (ikan bibir tebal), 





2) Ikan-ikan indikator, yaitu ikan yang menjadi indicator kesuburan ekosistem 
terumbu karang. Kelompok ikan jenis ini mendiami daerah terumbu karang. 
Jenis dari kelompok ikan ini yaitu Chaetodontidae (ikan kepe-kepe). 
3) Ikan-ikan major, yaitu ikan yang sepanjang hidupnya berada di daerah 
terumbu karang. Kelompok ikan jenis ini umumnya berukuran kecil sekitar 
5-2 cm, dengan warna tubuh yang beragam sehingga disebut sebagai ikan 
hias. Kelompok ini diketahui jumlahnya melimpah baik individu ataupun 
sejenisnya serta cenderung bersifat territorial. Jenis dar kelompok ikan ini 
yaitu Pomacentridae (ikan betok laut), Apogonidae (ikan serinding), 





BAB III. METODE PENELITIAN 
3.1 Waktu dan Tempat Penelitian 
Penelitian dilaksanakan di Kawasan Perairan Merauke, Papua yang meliputi 
wilayah perairan laut, muara dan sungai. Pengambilan sampel air akan 
dilaksanakan di wilayah perairan Selat Muli dengan 9 titik sampling dan Muara 
Sungai Digul dangan 7 titik sampling (Gambar 2) dengan titik koordinat tersedia 
pada Lampiran 1 . Pengambilan sampel air ini akan dilaksanakan pada tanggal 20 
dan 22 Januari 2021. Periode waktu tersebut dipilih dengan memperhatikan faktor 
kondisi perairan yang tenang agar pengambilan sampel dapat dilakukan. 
Gambar 2. Peta lokasi pengambilan sampel eDNA di Selat Muli dan 
Muara Sugai Digul, Kabupaten Merauke. 
Pengambilan titik sampel air pada titik Stasiun terpilih dilakukan dengan 
menggunakan metode purposive sampling. Pengambilan sampel dilakukan 
dengan memperhatikan pertimbangan-pertimbangan yang dibuat peneliti 





tidaknya pengaruh dari laut ataupun sungai-sungai di daratan. Berikut penjelasan 
tiap stasiun : 
1. Stasiun Selat Muli : Stasiun ini merupakan selat penghubung Pulau 
Merauke dan Pulau Kolepon/Yos Sudarso. Kawasan ini merupakan lajur 
transportasi perkapalan dan wilayah penangkapan ikan. Kawasan ini juga 
digunakan sebagai wilayah berteduh kita perairan Laut Arafura sedang 
buruk. 
2. Stasiun Muara Sungai Digul : Stasiun ini terletak pada mulut Sungai Digul. 
Pada Kawasan ini terdapat pulau-pulau kecil berpenghuni. Kawasan ini 
juga merupakan Kawasan transportasi perkapalan dan lokasi 
penangkapan ikan. 
3.2 Alat dan Bahan 
Alat-alat yang digunakan dalam kegiatan pengambilan sampel hingga 
pengolahan data selama penelitian disajikan pada Tabel 1 di bawah ini: 
Tabel 1. Tabel Alat 
No. Nama Alat Kegunaan 
1 Laptop Asus A455L core i5 
RAM 8 GB 
Perangkat keras pengolahan data 
2 QGIS 3.16.4 Untuk pengolahan data spasial 
3 Microsoft Word 2016 Untuk penyusunan penulisan skripsi 
4 Microsoft Excel 2016 Untuk pengolahan data berbasis angka 
5 Nikon AW130  Perangkat keras dokumentasi kegiatan 





No. Nama Alat Kegunaan 
7 Botol Sampel Air Untuk wadah sampel lingkungan air 
8 Van Dorn water sampler Untuk mengambil sampel air dikolom 
perairan 
9 Vacuum Pump ¼ HP Untuk memompa air dan penyaring 
sampel air 
10 Pipet Mikro Untuk mengambil atau memindahkan 
suatu larutan skala mikro 
11 Timbangan Digital Untuk mengkur berat suatu larutan atau 
benda 
12 Gelas Ukur Untuk mengukur volume larutan 
13. Cetakan Agar Untuk wadah gel agarose 
14 Mesin Elektroforesis Untuk membaca muatan electron 
15 Cryotube Untuk wadah sampel filter membrane 
16 Centrifuge Untuk memisahkan dan mengendapkan 
partikel organel 
17 Vortex Untuk menghomogenkan larutan 
18 Thermocycle Untuk memperbanyak segmen DNA 
melalui PCR 
19 Dry Block Heater Untuk penentuan titik-titik pemanasan 
(lysis) 
20 Microwave Untuk menghomogenkan sampel 






No. Nama Alat Kegunaan 
22 Twizzer Untuk alat bantu 
memegang/memindahkan sampel 
23 Illumine iSeq 100 Untuk perangkat sekuensing sampel 
24 Refraktometer Master-
S/MiIIM 
Untuk mengukur salinitas 
25 Termometer Lutron PDO 
519 
Untuk mengukur temperatur perairan  
Bahan-bahan yang digunakan dalam kegiatan pengambilan sampel hingga 
pengolahan data selama penelitian disajikan pada Tabel 2 di bawah ini: 
Tabel 2. Tabel Bahan 
No. Data Kegunaan 
1 Geneaid gSYNC 
Extraction Kit 
Untuk ektraksi sampel air 
2 Etanol 96% Untuk pencucian dan purifikasi DNA 
3 ddH2O Untuk pelarut DNA dan RNA 
4 Primer forward dan 
reverse Mifish U Adapt 
Untuk reaksi awal dan akhir proses replikasi 
DNA 
5 Membran filter 
polikarbonat 0,45 µm 
Untuk filter menempelnya partikel DNA 
6 MyTaq Hs Red Mix Untuk ampifikasi PCR 
7 TBE Buffer Untuk larutan buffer elektroforesis 
8 Agarose Untuk media elektroforesis 
9 DNA Ladder Untuk penanda (marker) DNA 





No. Data Kegunaan 
11 Loading buffer (dye) Untuk menjaga densitas DNA pada agarose 
12 PhiX sequecing Untuk tahap library preparation pada proses 
sekuensing 
13 Aquades Untuk kalibrasi alat 








3.3 Alur Penelitian 
Alur dalam penelitian ini diawali dengan pembuatan lokasi titik sampling. 
Kemudian dilakukan pengambilan data berupa sampel air dan data parameter 
lingkungan (salinitas dan temperature). Sampel air kemudian dianalisis pada 
laboratorium. Alur penelitian ini disajikan pada Gambar 3 dibawah ini. 
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3.4 Teknik Pengambilan dan Presevasi Sampel 
Pengambilan sampel dilakukan pada titik-titik sampling pada Selat Muli dan 
Muara Sungai Digul yang meliputi perairan laut, muara, dan badan sungai. Teknik 
pengambilan sampel dan preservasi sampel dapat diperhatikan pada Gambar 4. 
Sampel air diambil sebanyak 3 liter pada tiap titik-titik sampling dengan 
menggunakan Van Dorn water sampler pada dasar perairan. Sampel air tersebut 
kemudian disaring dengan menggunakan filter membrane polikarbonat berukuran 
0,45 µm dengan tujuan untuk memisahkan organisme atau materi lain yang 
berukuran besar. Sampel air disaring menggunakan Nalgene rapid flow dan 
vacuum pump ¼ hp dengan kertas saring berukuran 0,4 µm. Kertas saring hasil 
penyaringan sampel air diasumsikan telah mengandung materi genetik yang 
berasal dari proses penyaringan sampel air. Filter membrane tersebut kemudian 
dimasukkan kedalam cryotube berukuran 2 ml yang telah diisi dengan 1 ml DNA 
Shield untuk menjaga kualitas dan kuantitas materi genetik yang diambil dari 






Sampel air diambil sebanyak 3 
L menggunakan van dorn dan 
disimpan dalam water bag 
Sebanyak 3 L sampel 
air di filter pada filter 
membrane 0,45 µm 
Filter membrane disimpan 
pada 2 mL Cryotube yg 
berisi DNA Shield 





3.5 Parameter Lingkungan 
Pengambilan data parameter lingkungan bersamaan dengan pengambilsan 
sampel air. Pengambilan data parameter lingkungan bertujuan untuk mengetahui 
kondisi umum perairan pada lokasi penelitian. Parameter lingkungan meliputi 
salinitas dan parameter. Beberapa pengambilan parameter lingkungan seperi 
kecerahan tidak dilakukan dikarenakan tingkat kekeruhan perairan yang tinggi. 
Parameter lingkungan berupa kecepatan arus diolah berdasarkan data sekunder 
melalui citra satelit OSCAR yang diakuisi pada bulan Desember 2020-Januari 
2021 pada range periode bulanan. 
Pengambilan data salinitas dilakukan menggunakan refraktometer Atago 
Master-S/MiIIM. Langkah pengukuran salinitas dengan cara kalibrasi dahulu pada 
sensor menggunakan aquades, kemudian ditetesi sampel air menggunakan pipet 
tetes pada sensor, kemudian hasil pembacaan akan dimunculkan pada display. 
Pengambilan data temperature menggunakan Lutron PDO 519. Langkah 
pengukuran temperature dengan cara kalibrasi sensor pada alat dahulu, kemudian 
sampel air disiapkan dalam wadah dan alat diletakkan dengan sensor terendam 
air untuk melakukan proses pembacaan. Hasil pembacaan temperature akan 






3.5 Teknik Analisis Sampel 
Sampel yang telah dipreservasi sebelumnya kemudian akan diproses dan 
dianalisa pada laboratorium. Beberapa tahapan yang dilakukan pada laboratorium 
antara lain: 
3.5.1 Ekstraksi DNA 
 Ekstraksi DNA merupakan proses yang dilakukan untuk mendapatkan total 
DNA dari suatu sampel lingkungan. Proses ektraksi DNA meliputi beberapa 
tahapan mulai dari tahap persiapan hingga akhirnya diperoleh ekstrak DNA. 
Ekstrak DNA ini selanjutnya akan dilarutkan dalam suatu larutan khusus yaitu 
larutan penyangga (buffer). Hal in dilakukukan untuk menjaga kondisi DNA baik 
dari segi kualitas dan kuantitas. Secara kualitas artinya larutan penyangga mampu 
mempertahankan kualitas DNA yang terlarut dalam kondisi baik. Sedangkan 
secara kuantitas artinya larutan penyangga mampu menjaga DNA terlarut dalam 
jumlah yang tetap (Marwayana, 2015). Proses ekstraksi DNA pada penelitian ini 
menggunakan Geneaid gSYNC™ Extraction Kit dan mengikuti prosedur sesuai 
protokol produk yang tersaji pada Lampiran 3. 
 





3.5.2 Amplifikasi DNA (PCR) 
 Tahapan PCR bertujuan untuk memperkuat wwilayah region target dengan 
penambahan primer yang spesifik. Proses amplifikasi region target menggunakan 
MiFish primers (Forward dan Reverse) (Miya et al., 2015), dengan penggabungan 
adapter 5'-TCG TCG GCA GCG TCA GAT GTG TAT AAG AGA CAG -3' (forward 
sequence adapter) and 5'-GTC TCG TGG GCT CGG AGA TGT GTA TAA GAG 
ACA G-3 (reverse sequence adapter). Primer yang digunakan selaras dengan 
DNA Mitokondria (mtDNA) dari 880 spesies yang telah tercatat sekuensnya 
ditambah dengan 160 sekuens elasmobranchii (Hiu dan Pari). Target primer ini 
yaitu region 12s mtDNA yang memiliki 163-185 bp gen. Region ini memiliki 
informasi yang cukup untuk menunjukkan identitas taksonomi famili, genus dan 
spesies, kecuali beberapa congen yang berkerabat dekat (Miya et al., 2015). Pada 
proses PCR disiapkan reactan dengan isi 26 µl yang berisi 7 µl sampel DNA 
ekstraksi, 13 µl larutan Kappa (KAPA Hifi Hotstar Up), 1 µl Forward primers, 1 µl 
Reverse primers, dan 4 µl ddH2O yang dilarutkan dalam 0,2 ml microcentifuge 
tube. 
Tahapan proses PCR untuk mengamplifikasi DNA pada penelitian ini 
meliputi: 1) Pra-denaturasi template DNA hasil ekstraksi pada suhu 95°C selama 
5 menit; 2) Denaturasi template DNA pada suhu 98°C selama 10 detik; 3) 
Annealing pada suhu 65°C selama 10 detik; 4) Ekstensi primer pada suhu 72°C 
selama 10 detik; 5) Ekstensi final (post extension) pada suhu 72°C selama 5 menit 
(Miya et al., 2015). Dilakukan pengulangan sebanyak 40 kali pada tahap 2-4. 
Penambahan kontrol negative pada template kosong saat menjalankan proses 
PCR menggunakan mesin PCR 96 peqStAR (Peqlab Ltd, USA) untuk memerikasa 
kontaminasi pada sampel DNA pada proses PCR. Pengaturan pada mesin PCR 






Gambar 6. Setting proses pada mesin PCR 96 Universal peqStAR 
Semua produk hasil proses PCR yang lolos dalam uji kualitas elektroforesis 
PCR pertama menjalani uji PCR yang kedua untuk tujuan pengindeksan. Indeks 
ganda IDT dan adaptor sekuensing illumine untuk illumina - Indeks Ganda Unik 
DNA Nextera, Set A (nomor katalog 20027213) (Illumina, San Diego, AS) 
ditambahkan pada amplicon target pada tahap PCR kedua, menggunakan 12,5 μl 
Kapa HotStart HiFi 2 × ReadyMix DNA polymerase (Kapa Biosystems Ltd., 
London, UK) dan 2 μl produk PCR. Siklus PCR terdiri dari denaturasi awal pada 
95 ° C (3 menit), kemudian 9 siklus 95 ° C selama 30 detik, 55 ° C selama 30 detik, 
72 ° C selama 30 detik, dan perpanjangan terakhir pada 72 ° C untuk 5 menit. 
Kemudian dilakukan pemurnian pada hasil PCR yang pertama dan kedua 
mengunakan AMPure XP (Beckman Coulter, Inc) sebelum melanjutkan langkah 
berikutnya. 
3.5.3 Elektroforesis 
Elektroforesis digunakan untuk mengetahui konfirmasi keberhasilan 
amplifikasi DNA (Bangol et al., 2014). Elektroforesis adalah suatu teknik 
pemisahan dan purifikasi fragmen DNA menggunakan mauatan listrik instrinsik 
sebagai prinsin pemisahan molekul (Langga et al., (2012). Tahapan pada 
elektroforesis pembuatan gel agarose 1.5% sebagai wadah larutan hasil implifikasi 





menggunakan waktu tertentu untuk kemudian hasilnya dapat dilihat dengan sinar 
ultraviolet transluminator. 
Kualitas produk hasil PCR divisualisasikan menggunakan mesin 
elektroforesis menggunakan gel agarosa 2% (buffer TAE 100 mL dan agarosa 2 
g). Sebanyak 3 l alikuot produk hasil PCR kemudian dimasukkan ke dalam masing-
masing sumur agarosa dengan tangga DNA 100 bp di salah satu sumur. Mesin 
elektroforesis dijalankan pada tegangan 50 Volt selama 60 menit dan hasilnya 
divisualisasikan menggunakan UV Fluorescent melalui Alphaimager Mini Gel 
Documentation System (Protein Simple Ltd, California, USA). 
 
Gambar 7. Penampakan gel agarose dibawah sinar UV Fluorescent 
3.5.4 Sekuensing DNA 
 Sekuensing merupakan tahapan untuk menentukan urutan basa 
nukleotida fragmen DNA (Sjafaraenan et al., 2018). Tahapan sekuensing ini 
dilakukan pada Illumina iSeq 100 dengan menggunakan siklut kit reagen dari iSeq 
100 yang dilakukan sesuai dengan mengikuti protokol dari Illmunina MiSeq 12S 
metagenomic sequencing library. Pembacaan konsentrasi dari sequencing library 
diuji melalui Qubit fluorometer (Gambar 8a) dengan mengikuti protokol dasar yang 
sama yaitu pencampuran dan pembacaan, dengan waktu inkubasi selama 2 menit 
untuk setiap uji konsentrasi DNA pada Qubit tube. Hasil dari uji konsentrasi 
sequencing library disatukan menjadi library pool yang kemudian akan diencerkani 





pool yang berisi amplicon sebanyak 10 µm ditambahkan sebanyak 20% PhiX 
Illumina version 3 control library yang telah diencerkan dan didenaturasi. Reagen 
kit dari Illumina iSeq v.2 untuk PE 2x150 bp digunakan dengan waktu 
pengoperasian pada mesin sekuensing Illumina iSeq100 (Gambar 8b) selama 
kurang lebih 18 jam. 
 
Gambar 8. A) Tahap Library preparation menggunakan Qubit fluorometer,  
b) Tahap sekuensing menggunakan Illumina iSeq100 
3.5.5 Bionformatik Analisis Mifish Pipeline 
 Analisis hasil sekuensing adalah kegiatan membandingkan urutan basa 
nukleotida sampel terhadap urutan basa nukleotida kontrol (Sjafaraenan et al., 
2018). Data hasil sekuensing DNA berupa file dengan ekstensi fastq kemudian 
dianalisis secara bioinformatika menggunakan MiFish Pipeline yang berisikan 
database sekuens 12S dari berbagai jenis ikan (Sato et al., 2018). File fastq hasil 
sekuensing DNA kemudian diunggah pada MiFish Pipeline (http://mitofish.aori.u-
tokyo.ac.jp/mifish). 
MiFish Pipeline (Sato et al., 2018) bekerja dengan memotong pembacaan 
sekuens berkualitas rendah (QV ≤ 20), menggabungkan pembacaan akhir 
berpasangan, menghapus pembacaan gabungan yang salah yang mengandung 
N- nukleotida, filter pembacaan menurut panjang (~ 229 bp), menjalankan Usearch 






pemfilteran). Langkah terakhir yaitu menjalankan BLASTN pada NCBI GenBank 
database. MiFish Pipeline kemudian akan menghasilkan hasil berupa sekuens 
spesies yang terbaca pada Operational Taxonomic Unit (OTUs). Pembacaan hasil 
sekuens sesuai dengan database berdasarkan file fastq dengan membagi data 
pada dua tingkat similaritas yaitu 80-97% dan >97%. Data hasil identifikasi yang 
digunakan adalah data dengan similaritas  >97%, data dengan similaritas yang 
tinggi memiliki tingkat kepercayaan dalam identifikasi yang akurat. Data yang 
dihasilkan kemudian dikonfirmasi untuk memperoleh informasi distribusi spesies 
dengan mengacu pada FishBase (http://fishbase.org/), sedangkan untuk 
nomenklatur taksonomi yang valid dikonfirmasi melalui World Register of Marine 
Species (www.marinespecies.org).  
 





3.6  Analisis Data 
Data hasil dari tahap MiFish Pipeline biinformatyc analysis berupa data RAW 
yang sudah dirapikan dalam Ms. Excel seperti yang tersaji pada Lampiran 4 dan 
Lampiran 5. Data pada Ms. Excel tersebut kemudian diolah untuk mencari nilai 
kelimpahan relatif serta indeks kesamaan keanekaragaman serta visualisasi data 
pada diagram lingkaran dan tabel. Perhitungan nilai kelimpahan relatif dan indeks 
kesamaan keanekaragaman spesies dihitung seperti berikut ini. 
3.6.1 Kelimpahan Relatif 
Perhitungan kelimpahan relatif pada penelitian ini didasarkan pada sekuens 
organisme yang terbaca. Persentase kelimpahan relatif organisme target diperoleh 
dengan membandingkan jumlah sekuens organisme target dengan jumlah total 
sekuens organisme yang terbaca pada tiap titik pengambilan sampel. Perhitungan 
kelimpahan relatif pada penelitian ini didasarkan pada sekuens organisme yang 




 𝑥 100 % 
Keterangan: 
𝐾𝑟 = Kelimpahan relative (%) 
𝐾𝑖 = Kelimpahan untuk spesies ke-i 





3.6.2 Indeks Kesamaan Keragaman 
Nilai indeks kesamaan keragaman dihitung berdasarkan spesies yang 
terdeteksi oleh analisis DNA lingkungan. Indeks kesamaan keragaman (Jaccard, 
1991) dihitung untuk melihat kemiripan komposisi antar populasi. Perhitungan 
indeks kesamaan keanekaragaman dihitung menggunakan rumus dibawah ini: 
Keterangan: 
S1  = Jumlah spesies di komunitas 1 
S2  = Jumlah spesies di komunitas 2 
S0  = Jumlah spesies yang sama dalam komunitas 1 dan 2 
Pembacaan indeks kesamaan keragaman (Jaccard, 1991) melihar 
dari hasil presentase perhitungan: presentase semakin tinggi >90% 
menunjukkan jenis yang sama pada kedua populasi; presentase 
menunjukkan nilai setengan atau kurang lebih 50% (midway point) maka 
kedua populasi masing-masing memiliki jenis yang sama; presentase 0% 










BAB IV. HASIL DAN PEMBAHASAN 
4.1 Kondisi Umum Lokasi Penelitian 
Kabupaten Merauke terletak antara 17-141 Bujur Timur dan 5-9 Bujur Barat. 
Berdasarkan letak geografis, Kabupaten merayke berada di ujung timur bagiab 
selatan, berbatasan labsug dengan Negara Papua Nugini dan Australia. Selat Muli 
atau yang dikenal umum dengan Selat Mariana merupakan selat yang 
menghubungkan pulau besar Merauke dengan Pulau Kolepom atau Pulau Yos 
Sudarso. Selat Muli memilki muara pada Muara Wanam-Digul dan Pulau 
Komolom. Sungai Digul merupakan sungai terbesar di Merauke, berbatasan 
langsung dengan Kabupaten Mappi dan Boven Digoel. Akses ke Stasiun penelitian 
bisa dilalui melalui darat, laut, dan udara. Kedua stasiun penelitian ini merupakan 
jalur kapal penghubung antar distrik di Kabupaten Merauke, Mappi, dan Boven 
Digoel. Kondisi lingkungan pada Stasiun Selat Muli merupakan perairan laut yang 
memiliki tingkat sedimentasi tinggi. Perairan tergolong keruh dengan arus kuat dan 
pada sisi-sisi selat merupakan ekosistem mangrove yang lebat. Pada Stasiun 
Muara Sungai Digul mememiliki muara yang luas yang langsung berhadapan 
dengan Laut Arafura. Kondisi perairain juga masih keruh dikarenakan sedimentasi 
kawasan estuari yang terdapat banyak ekosistem mangrove. 
 
Gambar 10. a) Selat Muli diambil dari atas kapal Sabuk Nusantara 






Perairan lokasi penelitian berada pada perariran sebelah barat Merauke 
memiliki kulaitas perairan yang berbeda-beda. Pengukuran kualitas perairan ini 
bertujuan untuk mengetahui kondisi lingkungan lokasi penelitian. Pengambilan 
data kualitas perairan diambil di kedua stasiun penelitian sebanyak 16 titik. Hasil 
pengukuran kualitas perairan disajikan pada tabel  
Tabel 3. Kualitas perairan berdasarkan lokasi titik sampling 
Titik Sampling Salinitas (ppt) Temperatur (°C) 
Kecepatan Arus 
(m/s) 
Muli 1 15 27,6 0,28 
Muli 2 15 26,3 0,24 
Muli 3 14 28 0,22 
Muli 4 12 28,2 0,17 
Muli 5 10 31 0,12 
Muli 6 10 32,8 0,11 
Muli 7 11 29,3 0,1 
Muli 8 3 29,1 0,13 
Muli 9 11 29,6 0,18 
Digul 1 15 27 0,22 
Digul 2 12 27 0,22 
Digul 3 15 27,6 0,21 
Digul 4 5 27,9 0,21 
Digul 5 1 27,8 0,21 
Digul 6 15 28,1 0,19 
Digul 7 1 23,3 0,2 
Nilai dari salinitas dari semua titik sampling menunjukkan perbedaan yang 
siginifikan mulai dari 1-15 ppt. Nilai salinitas tertinggi terdapat pada beberapa titik 
seperti titik Muli 1 dan 2, dan Digul 1,3 dan 6. Temperatur tertinggi terdapat pada 
titik Muli 9 sebesar 29,6°C, sedangkan temperature terendah terdapat pada titik 





kecepatan pada tiap titik sampling yang tidak terlalu besar yaitu 0,1-0,28 m/s. Arah 
pergerakan arus disajikan pada Gambar 11. Kecepatan arus tertinggi terdapat 
pada titik Muli 1 sebesar 0,28 m/s, sedangkan kecepatan arus terendah terdapat 
pada titik Muli 7 sebesar 0,1 m/s. Jika dilakukan pengukuran rata-rata pada tiap 
stasiun maka nilai rata-rata parameter lingkungan pada Selat Muli dan Muara 
Sungai Digul dapat dilihat pada tabel dibawah ini. 
Tabel 4. Nilai rata-rata parameter lingkungan pada masing-masing stasiun 
Stasiun Salinitas (ppt) Temperatur (°C) 
Kecepatan 
Arus (m/s) 
Selat Muli 11,22 29,1 0,17 
Muara Sungai Digul 9,14 26,96 0,21 
 








4.2.1 Kelimpahan Relatif Ikan Terumbu 
Hasil dari analisis data kelimpahan relatif ikan terumbu berdasarkan 
kelimpahan genetiknya. Nilai kelimpahan relatif disajikan dalam nilai presentase 
kelimpahan relatif kelompok ikan terumbu dibandingkan kelompok ikan non 
terumbu. Berikut ini merupakan urairan hasil perhitungan kelimpahan relatif dari 
Stasiun Selat Muli dan Stasiun Muara Sungai Digul. 
4.2.1.1 Stasiun Selat Muli 
Pada Stasiun Selat Muli terbaca sebanyak 156.032 sekuens, dengan 
rincian sebanyak 35869 (22,99 %) sekuens merupakan sekuens dari kelompok 
ikan terumbu family Acanthuridae, Carangidae, Lethrinidae, Scombridae, 
Serranidae, dan Siganidae dan sisanya sebanyak 120163 (77,01 %) sekuens 
merupakan sekuens dari kelompok ikan lain seperti family Scombridae, 
Sillaginidae, Mugilidae, Terapontidae, dan Nemacheilidae (Gambar 12a). Spesies 
ikan terumbu yang terdeteksi pada stasiun Selat Muli berjumlah 7 spesies beserta 
kelimpahan relatifnya disajikan pada Gambar 12b yang meliputi Caranx ignobilis 
(7,36 %), Ctenochaetus striatus (5,40 %), Epinephelus corallicola (2,58 %), 
Ephinepelus malabaricus (1,24%), Grammatorcynus bilineatus (0,52 %), Lethrinus 























Tabel 5. Sekuens terbaca pada titik sampling Stasiun Selat Muli 
Titik sampling 
Total sekuens terbaca 
Total sekuens 
Ikan terumbu Non-ikan terumbu 
Muli 1 15237 9392 24629 
Muli 2 - 8385 8385 
Muli 3 1451 11308 12759 
Muli 4 7698 6571 14269 
Muli 5 - 17504 17504 
Muli 6 - 21175 21175 
Muli 7 - 28280 28280 
Muli 8 11483 - 11483 
Muli 9 - 17548 17548 
Total sekuens 35869 120163 156032 
Hasil dari pembacaan sekuens yang terdapat pada tiap titik sampling pada 
Stasiun Selat Muli disajikan pada Tabel 5. Terdapat 4 titik sampling yang berhasil 
mendeteksi sekuens ikan terumbu, sedangkan 4 titik lainnya tidak membaca 
adanya sekuens ikan terumbu pada titik sampling tersebut. Hasil pembacaan 
sekuens ikan terumbu tertinggi terdapat pada titik sampling Muli 1. Sedangkan 
hasil pembacaan sekuens ikan terumbu paling rendah terdapat pada titik sampling 
Muli 3. 
b) 
Gambar 12 (a) Diagram presentase kelompok ikan terumbu 
terhadap kelompok ikan lain.                                     






4.2.1.1 Stasiun Muara Sungai Digul 
Pada Stasiun Muara Sungai Digul terbaca sebanyak 106.649 sekuens, 
dengan rincian sebanyak 61639 (57,80 %) sekuens merupakan sekuens dari 
kelompok ikan terumbu family Acanthuridae, Carangidae, Lethrinidae, 
Scombridae, Serranidae, dan Siganidae dan sisanya sebanyak 120163 (77,01 %) 
sekuens merupakan sekuens dari kelompok ikan lain seperti family Channidae, 
Cyprinidae, Mugilidae, Nemacheilidae, Osphronemidae, Scombridae, Sillaginidae, 
Sisoridae, dan Terapontidae (Gambar 13a). Berdasarkan hasil penelitian diketahui 
bahwa terdapat tujuh spesies ikan terumbu yang terdeteksi di Stasiun Muara 
Sungai Digul. Tujuh spesies ikan terumbu yang terdeteksi beserta kelimpahan 
relatifnya diantaranya disajikan pada gambar 13b dengan rincian  yaitu 
Ctenochaetus striatus (29,69 %), Lethrinus harak (0,33 %), Epinephelus corallicola 
(4,93 %), Selaroides leptolepis (0,26 %), Siganus fuscescens (21,14 %), Lutjanus 





















Gambar 13 (a) Diagram presentase kelompok ikan terumbu 
terhadap kelompok ikan lain.                                               





Tabel 6. Sekuens terbaca pada titik sampling Stasiun Muara Sungai Digul 
Titik sampling 
Total sekuens terbaca 
Total sekuens 
Ikan terumbu Non-ikan terumbu 
Digul 1 - 14226 14226 
Digul 2 8946 7959 16905 
Digul 3 7609 5578 13187 
Digul 4 4615 3032 7647 
Digul 5 18725 7908 26633 
Digul 6 9811 6307 16118 
Digul 7 11933 - 11933 
Total sekuens 61639 45010 106649 
Pada Tabel 6 didapatkan bahwa sebanyak 6 titik sampling di Stasiun Muara 
Sungai Digul berhasil mendeteksi adanya sekuens dari ikan terumbu. Sedangkan 
hanya 1 titik sampling saja yang tidak mendeteksi adanya sekuens ikan terumbu 
yaitu pada titik 1. Jumlah sekuens terbaca yang terbanyak ditemukan di Stasiun 
Muara Sungai Digul terdapat pada titik 5. Sedangan sekuens terbaca teredah 
terdapat pada titik 4.  
4.2.2 Distribusi Keanekaragaman Spesies Ikan Terumbu 
Distribusi spesies pada lokasisi penelitian disajikn pada Gambar 14. Dari 
data tersebut menunjukkan bahwa pada Stasiun Selat Muli, spesies ikan terumbu 
yang terdeteksi pada Titik 1 berjumlah 4 spesies diantaranya yaitu Ctenochaetus 
striatus, Epinephelus malabaricus, Grammatorcynus bilineatus, dan Siganus 
fuscescens. Kemudian didapatkan tidak terdeteksinya spesies ikan terumbu pada 
Titik 2. Pada Titik 3 hanya terdeteksi 1 spesies yaitu Epinephelus malabaricus. 
Pada Titik 4 terdeteksi sebanyak 2 spesies diantaranya yaitu Epinephelus 
corallicola dan Lethrinus harak. Titik 5, 6 dan 7 memberikan hasil serupa dengan 
Titik 2 yaitu tidak mendeteksi adanya spesies ikan terumbu. Selanjutnya pada Titik 
8 hanya berhasil mendeteksi 1 spesies yaitu Caranx ignobilis. Pada Titik 9 tidak 






Gambar 14. Peta rangkuman distirbusi spesies ikan terumbu di Stasiun 
Selat Muli dan Muara Sungai Digul, Merauke. 
Hasil yang dapat dilihat dari (Gambar 14) menunjukkan bahwa pada lokasi 
penelitian Stasiun Muara Sungai Digul pada Titik 1 tidak mendeteksi adanya 
spesies ikan terumbu. Pada Titik 2 terdeteksi sebanyak 4 spesies ikan terumbu 
diantaranya yaitu Ctenochaetus striatus, Ephinepelus malabaricus, Lutjanus 
decussatus dan Siganus fuscescens. Pada Titik 3, 4 dan 5 mendeteksi sebanyak 
2 spesies ikan terumbu yang sama yaitu Ctenocahetus striatus dan Siganus 
fuscescens. Pada Titik 6 terdeteksi sebanyak 5 spesies ikan terumbu diantaranya 
yaitu Ctenochaetus striatus, Epinephelus malabaricus, Lethrinus harak, Selaroides 
leptolepis, dan Siganus fuscescens. Selanjutnya pada Titik 7 terdeteksi sebanyak 
2 spesies ikan terumbu diantaranya yaitu Ctenochaetus striatus dan Epinephelus 
malabaricus. 
Penelitian ini berhasil menunjukkan distribusi spesies ikan termbu yang 
teridentifikasi di perairan Selat Muli dan Muara Sungai Digul yang disajikan pada 





sama memiliki 7 jumlah spesies yang terdeteksi dan keduanya memiliki 5 spesies 
ikan terumbu yang sama jenis dan 2 spesies ikan terumbu yang berbeda pada 
masing-masing stasiun. Sebanyak 5 spesies ikan terumbu yang terdeteksi berada 
pada Staisun Selat Muli dan Muara Sungai Digul diantaranya yaitu Ctenochaetus 
striatus, Ephinepelus corallicola, Ephinepelus malabaricus, Lethrinus harak,dan 
Siganus fuscescens. Selanjutnya untuk 2 spesies ikan terumbu yang berbeda 
pada masing masing spesies yaitu pada Stasiun Selat Muli terdapat Caranx 
ignobilis dan Grammatorcynus bilineatus, sedangkan pada Stasiun Muara Sungai 






















g) h) i) 
Gambar 16. Peta persebaran distribusi a) Caranx ignobilis (Smith-Vaniz dan 
Williams, 2016); b) Ctenochaetus striatus (Choat et al., 2012);              
c) Epinephelus malabaricus (Samoilys et al., 2018);                                  
d) Grammatorcynus bilineatus (Collete et al., 2011); e) Lethrinus 
harak (Carpenter et al., 2016); g) Siganus fuscescens (Carpenter et 
al., 2016); h) Epinephelus corallicola (Rhodes et al., 2018);                     
i) Lutjanus decussatus (Curtis-Quick, 2010);  j) Selaroides leptolepis 
(Smith-Vaniz dan Williams, 2016). 






4.2.1.1 Indeks Kesamaan Keanekaragaman Spesies Ikan Terumbu 
Nilai kesamaan keanekaragaman spesies ikan terumbu dihitung 
berdasarkan indeks jaccard yang diperoleh dari jumlah spesies yang terdeteksi. 
Nilai kesamaan keanekaragaman berdasarkan indeks jaccard diperoleh nilai 
sebesar 0,56. Berdasarkan nilai tersebut dapat menunjukkan bahwa kedua stasiun 
Selat Muli dan Muara Sungai Digul menunjukkan nilai kesamaan keanekaragaman 
yang relatif tinggi (midway) dengan kedua Stasiun memiliki lebih dari setengah 
jumlah spesies yang sama. Diagram dibawah ini menunjukkan nilai kesamaan 
keanekaragaman spesies ikan terumbu di  kedua stasiun (Gambar 12). 
Gambar 17. Nilai indeks jaccard kesamaan 
keanekaragaman spesies 
Indeks Jaccard (1991): 
- 0% menunjukkan tidak ada kesamaan jenis individu pada kedua populasi 
- 50% menunjukkan kedua populasi masing-masing memiliki lebih dari 
separuh jenis individu (midway) 
- 100% menunjukkan kesamaan seluruh inidividu pada kedua populasi, 





4.2.1.2 Preferensi Tipe Habitat Spesies yang Terdeteksi 
Berdasarkan hasil penelitian didapatkan informasi mengenai kondisi lokasi 
pengambilan sampel yang didasarkan pada kondisi habitat. Beberapa habitat 
tersebut merupakan habitat perairan laut (n=9), perairan muara atau estuary (n=5) 
dan perairan sungai (n=2) yang masih mendapat efek dari perairan laut. Ketiga 
habitat ini kemudian disesuaikan dengan lokasi pengambilan sampel. Kehadiran 
spesies ikan terumbu pada tiap-tiap lokasi sampling erat kaitannya dengan kondisi 
habitat perairan. Dari Tabel 7 diperoleh bahwa sebanyak 7 spesies dapat 
terdeteksi pada habitat perairan laut, kemudian sebanyak 4 spesies dapat 
ditemukan pada habitat muara/estuary, dan selanjutnya sebanyak 6 spesies dapat 
ditemukan pada habitat perairan sungai yang masih memiliki pengaruh dari laut 
lepas. Preferensi habitat spesies terdetaksi disajikan pada Gambar 18 dibawah ini. 
 






4.3.1 Kelimpahan Relatif Ikan Terumbu 
Analisis DNA kedua stasiun menghasilkan sebanyak 262.681 sekuens yang 
terbaca. Sebanyak 106.649 sekuens terbaca pada Stasiun Selat Muli dan 
sebanyak 156.032 sekuens terbaca di Stasiun Muara Sungai Digul. Pada Stasiun 
Selat Muli total sekuens yang terbaca sebanyak 35869 sekuens (22,99 %). 
Sekuens spesies Caranx ignobilis menyusun sebanyak 7,36 % dari total sekuens 
ikan terumbu yang terbaca. Sedangkan pada Stasiun Muara Sungai Digul, jumlah 
sekuens terbaca sebanyak 61639 sekuens (57,80 %). Sekuens spesies 
Ctenochaetus striatus terbaca sebanyak 29,69 % dari total sekuens yang terbaca. 
Hasil sekuens dari spesies Caranx ignobilis hanya terbaca pada Stasiun 
Selat Muli, sedangkan sekuens terbaca spesies Ctenochaetus striatus dapat 
ditemukan di kedua Stasiun penelitian. Caranx ignobilis ditemukan pada berbagai 
habitat mulai dari terumbu karang, batuan, dasar berpasir dan berlumpur (Smith-
Vaniz dan Williams, 2016). Pada tahap reproduksi spesies ini memijah pada 
kawasan mangrove yang berlumpur (Maherung et al., 2018). Sementara spesies 
Ctenochaetus striatus ini dapat ditemukan diberbagai habitat mulai dari laguna 
hingga terumbu di lautan. Spesies ini biasa ditemukan pada habitat berpasir 
atapun dasar yang berbatu (Choat et al., 2012). 
Perbedaan jumlah sekuens yang terbaca pada tiap Stasiun dapat 
dipengaruhi oleh berbagai faktor. Berdasarkan Stewart (2019), keberhasilan 
deteksi ataupun kelimpahan relatif spesies dari lingkungan perairairan dipengaruhi 
oleh faktor biotik dan faktor abiotik. Faktor biotik merupakan faktor internal dari 
spesies tertentu terkait jumlah materi genetik (mengandung DNA didalamnya) 
yang terlepas atau lepas dari tubuh spesies target. Faktor abiotik merupakan faktor 





Keberadaan DNA dilingkungan didapatkan dari materi genetik suatu spesies yang 
terlepas ke lingkungan. Sumber materi genetik ini dapat berasal dari feses, mucus, 
gamet, kulit, rambut, hingga bangkai yang berpengaruh terhadap deteksi 
kelimpahan genetic (Pilliod et al., 2013).  
Selain itu pada lingkungan perairan, materi genetik yang mengandung DNA 
di lingkungan di delusi dan didistribusi oleh arus dan proses hidrologi lainnya. 
Diperkirakan sekitar 7-21 hari materi genetik mampu mempertahankan kondisi 
DNA baik secara kualitatif dan kuantitatif pada kondisi lingkungan. Beberapa 
kondisi lingkungan yang mempengaruhi kelimpahan materi genetik di lingkungan 
antara lain radiasi UVB, salinitas, pemanasan, endo dan ekso nucleus dapat 
mendegradasi DNA dari lingkungan (Dejean et al., 2011; Pilliod et al., 2014). 
4.3.2 Distribusi Keanekaragaman Spesies Ikan Terumbu 
Distribusi keanekaragaman ikan yang diperolah dari analisis menggunakan 
DNA Lingkungan mendeteksi total 9 spesies ikan terumbu yang berada pada 2 
stasiun penelitian. Sebanyak masing-masing 7 spesies terdeteksi pada Stasiun 
Selat Muli dan Muara Sungai Digul. Dari hasil diagram venn (Gambar 15) 
didapatkan bahwa terdapat 5 spesies yang dapat terdeteksi di kedua Stasiun baik 
Stasiun Selat Muli dan Stasiun Muara Digul. Kelima spesies ikan terumbu tersebut 
adalah Ctenochaetus striatus, Ephinepelus corallicola, Ephinepelus malabaricus, 
Lethrinus harak,dan Siganus fuscescens. Selanjutnya untuk 2 spesies ikan 
terumbu yang berbeda pada masing masing spesies yaitu pada Stasiun Selat Muli 
terdapat Caranx ignobilis dan Grammatorcynus bilineatus, sedangkan pada 
Stasiun Muara Sungai Digul yaitu Lutjanus decussatus dan Selaroides leptolepis. 
Sebanyak 2 spesies yang hanya terdeteksi pada Selat Muli diantaranya yaitu 
Caranx ignobilis dan Grammatocyrnus bilineatus memiliki preferensi habitat pada 





selat yang berhadapan dengan Laut Arafura. Caranx ignobilis spesies ini memiliki 
persebaranyang luas pada daerah tropis di Indo-Pasifik, Afrika Timur, Laut Merah, 
Teluk Persia, Jepang hingga Hawai (Gambar 16a). Kisaran kedalaman bagi 
habitat spesies ini antara 10 sampai 188 m. Spesies ini dapat ditemukan pada 
berbagai habitat seperti mulai dari terumbu karang, batuan, dasar berpasir dan 
berlumpur. Pada tahap Juvenile spesies ini dapat ditemukan pada dasar pantai 
berpasir dan kadang-kadang di muara yang keruh (Smith-Vaniz dan Williams, 
2016). Genus Caranx melakukan migrasi di daerah pasang surut mengikuti naik-
turunnya air pasang. Migrasi ini dilakukan untuk mencari makan, melindungi diri 
dari predator dan memijah pada Kawasan mangrove yang berlumpur (Maherung 
et al., 2018).  
Sementara spesies Grammatorcynus bilineatus dapat ditemukan pada 
wilayah barat Indo-Pasifik mulai dari Laut Merah hingga Laut Andaman, Jepang 
hinga Utara Australia (Gambar 16d). Spesies ini berasosiasi dengan terumbu 
karang dan bersifat oceanodromus. Habitatnya bisa ditemukan mulai dari perairan 
terbuka dan biasa juga ditemukan pada wilayah sekitar terumbu karang. Tipe 
spesies pelagis yang juga bisa ditemukan diatas terumbu karang (White et al., 
2013). Spesies ini menempati kedalaman perairan yang dangkal yaitu kurang dari 
15 m. Kebanyakan ditemukan pada wilayah karang yang dangkal secara 
berkelompok (Collete et al., 2011). 
 Sebanyak 2 spesies yang hanya terdeteksi pada Muara SungI Digul yaitu 
Lutjanus decussatus dan Selaroides leptolepis. Kedua spesies ini memiliki 
preferensi habitat yang sama pada wilayah perairan laut, namun kedua spesies ini 
juga melakukan migrasi ke wilayah muara serta ekosistem mangrove untuk 
mencari makan, berlindung, dan memijah. Distribusi spesies Lutjanus decussatus 
meliputi India  Tenggara dan Sri Lanka hingga Papua Nugini, Jepang, hingga ke 





lereng berpasir pada sekitar terumbu karang. Kisaran kedalaman habitat berkisar 
antara 2-30 m. Ikan ini juga biasa didapatkan pada wilayah terumbu karang lepas 
pantai (Curtis-Quick, 2010). Genus Lutjanus melakukan pemijahan dengan 
beruaya ke beberapa tempat seperti daerah mangrove, laguna, ataupun lereng 
karang yang terhubung langsung dengan lautan. Kelompok ikan ini akan 
membentuk kelompok yang besar pada waktu tertentu saat melakukan pemijahan 
(Oktaviyani, 2018) . 
 Selanjutnya Selaroides leptolepis merupakan kelompok Carangidae yang 
dapat ditemukan secara umum pada Barat Indo-Pasifik mulai dari Teluk Persia 
hingga Jepang, Australia dan Timur India. Spesies ini menempati habitat yang 
memiliki dasar lunak. Kedalaman habitat spesies ini diperkirakan kurang dari 50 m 
(Gambar 16j). Spesies ini diketahui kadang-kadang berpindah ke air tawar seperti 
zona pasang surut ataupun delta muara sungai (Smith-Vaniz dan Williams, 2016). 
Kelompok ikan Carangidae pelagis melakukan migrasi baik vertical ataupun 
horizontal di perairan terbuka hingga daerah pasang surut mengikuti naik-turunnya 
air pasang. Migrasi ini dilakukan untuk mencari makan, melindungi diri dari 
predator dan memijah (Ibrahim et al.,  2016); Maherung et al., 2018). 
Sebanyak 5 spesies ikan terumbu yang dapat ditemukan pada masing-
masing stasiun (Gambar 16) diantaranya yaitu Ctenochaetus striatus, spesies ini 
dapat ditemukan diberbagai habitat mulai dari laguna hingga terumbu di lautan. 
Spesies ini biasa ditemukan pada habitat berpasir atapun dasar yang berbatu 
(Choat et al., 2012). Sebanyak 2 spesies family Serranidae yang terdeteksi yaitu 
Epinephelus corallicola dan Epinephelus malabaricus yang menempati habitat 
mulai dari terumbu karang, batuan, estuari  hingga rawa mangrove yang 
berlumpur. Pada saaat juvenile kelompok ikan ini akan memijah pada kawasan 
estuary (Samoilys et al., 2018; Sugianti, 2020).  Lethrinus harak dapat ditemukan 





terumbu karang pantai. Spesies ini memanfaatkan habitat laguna dan mengrove 
sebagai wilayah asuhan bagi juvenile dan berpindah pada wilayah terumbu karang 
pada tahap dewasa (Carpenter dan Myers, 2016). Selanjutnya Siganus 
fuscescens biasa ditemui pada habitat perairan pantai yang dangkal pada lamun, 
alga hingga terumbu karang (Carpenter dan Myers, 2016), Selain itu family 
Siganidae juga memperlihatkan preferensi habitat yang beragam termasuk daerah 
estuari hingga ke daerah mangrove (Latuconsina et al., 2020). 
4.3.2.1 Preferensi Habitat Spesies 
Berdasarkan lokasi pengambilan sampel dan pengamatan secara visual 
didapatkan sebanyak 3 tipe habitat pada lokasi penelitian. Habitat perairan laut 
(n=9) yang terletak sepanjang lokasi sampling Stasiun Selat Muli memiliki 
kecepatan arus yang berkisar antara 0,1 – 0,28 m/s, dengan nilai kisaran salinitas 
sebesar 3-15 Psu, kemudian nilai temperatur berkisar antara 26,3 - 32,8 °C. Pada 
habitat perairan laut ini ditemukan sebanyak 7 spesies diantaranya Caranx 
ignobilis, Ctenochaetus striatus, Epinephelus corallicola, Epinephelus 
malabaricus, Grammatorcynus bilineatus, Lethrinus harak, dan Siganus 
fuscescens. 
Selanjutnya pada habitat perairan muara (n=9) yang terletak pada pada 
Stasiun Muara Sungai digul dengan nilai kecepatan arus berkisar antara 0,21-0,22 
m/s, dengan nilai salinitas sebesar 5-15 Psu, kemudian nilai temperatur berkisar 
antara 27-27,9 °C. Pada habitat perairan muara ini ditemukan sebanyak 4 spesies 
diantaranya yaitu Ctenochaetus striatus, Epinephelus malabaricus, Lutjanus 
decussatus, dan Siganusus fuscecscens. Kemudian terdapat habitat perairan 
sungai (n=2) yang masih mendapat pengaruh dari pasang surut air laut yang 
terletak pada Stasiun Muara Sungai Digul. Beberapa parameter seperti kecepatan 





nilai dari temperature perairan sebesar 23,3 °C dan 28,1 °C. Pada habitat perairan 
muara ini ditemukan sebanyak 6 spesies diantaranya yaitu Ctenochaetus striatus, 
Epinephelus corallicola, Epinephelus malabaricus, Lethrinus harak, Selaroides 
leptolepis dan Siganusus fuscecscens. 
Hasil dari deteksi distribusi spesies menunjukkan bahwa terdapat 3 spesies 
yang memiliki preferensi habitat pada ketiga habitat diatas. Ketiga spesies tersebut 
antara lain Ctenochaetus striatus, Epinephelus malabaricus, dan Siganusus 
fuscecscens. Preferensi habitat spesies seperti Ctenochaetus striatus, spesies ini 
dapat ditemukan diberbagai habitat mulai dari laguna hingga terumbu di lautan. 
Spesies ini biasa ditemukan pada habitat berpasir atapun dasar yang berbatu 
(Choat et al., 2012). Selanjutnya salah satu spesies family Serranidae yaitu 
Epinephelus malabaricus memiliki preferensi habitat menempati habitat mulai dari 
terumbu karang, batuan, estuari  hingga rawa mangrove yang berlumpur. Pada 
saaat juvenile kelompok ikan ini akan memijah pada Kawasan estuary (Samoilys 
et al., 2018; Sugianti, 2020).  Selanjutnya Siganus fuscescens memiliki preferensi 
habitat pada perairan pantai yang dangkal pada lamun, alga hingga terumbu 
karang (Carpenter dan Myers, 2016), Selain itu family Siganidae juga 
memperlihatkan preferensi habitat yang beragam termasuk daerah estuari hingga 
ke daerah mangrove (Latuconsina et al., 2020). 
Sebanyak 2 spesies yang hanya ditemukan pada habitat perairan laut yaitu 
Caranx ignobilis dan Grammatorcynus bilineatus. Spesies Caranx ignobilis miliki 
preferensi habitat seperti mulai dari terumbu karang, batuan, dasar berpasir dan 
berlumpur. Kisaran kedalaman bagi habitat spesies ini antara 10 sampai 188 m. 
Pada tahap Juvenile spesies ini dapat ditemukan pada dasar pantai berpasir dan 
kadang-kadang di muara yang keruh (Smith-Vaniz dan Williams, 2016). Genus 
Caranx melakukan migrasi di daerah pasang surut mengikuti naik-turunnya air 





dan memijah pada Kawasan mangrove yang berlumpur (Maherung et al., 2018). 
Spesies Grammatorcynus bilineatus ini berasosiasi dengan terumbu karang dan 
bersifat oceanodromus. Preferensi habitatnya yaitu mulai dari perairan terbuka dan 
pada wilayah sekitar terumbu karang. Spesies ini menempati kedalaman perairan 
yang dangkal yaitu kurang dari 15 m. Kebanyakan ditemukan pada wilayah karang 
yang dangkal secara berkelompok (Collete et al., 2011). 
Pada habitat perairan muara juga ditemukan 1 spesies yang hanya dapat 
ditemukan di habitat ini yaitu Lutjanus decussatus. Spesies ini memilliki preferensi 
habitat terumbu karang dan lereng berpasir pada sekitar terumbu karang. Kisaran 
kedalaman habitat berkisar antara 2-30 m. Ikan ini juga biasa didapatkan pada 
wilayah terumbu karang lepas pantai (Curtis-Quick, 2010). Genus Lutjanus 
melakukan pemijahan dengan beruaya ke beberapa tempat seperti daerah 
mangrove, laguna, ataupun lereng karang yang terhubung langsung dengan 
lautan. Kelompok ikan ini akan membentuk kelompok yang besar pada waktu 
tertentu saat melakuka pemijahan (Oktaviyani, 2018). 
Kemudian juga terdapat 1 spesies yang juga hanya dapat ditemukan pada 
habitat perairan sungai yaitu Selaroides leptolepis. Spesies ini memiliki preferensi 
habitat yang memiliki dasar lunak dengan kedalaman diperkirakan kurang dari 50 
m. Spesies ini diketahui kadang-kadang berpindah ke air tawar seperti zona 
pasang surut ataupun delta muara sungai (Smith-Vaniz dan Williams, 2016). 
Kelompok ikan Carangidae pelagis melakukan migrasi baik vertical ataupun 
horizontal di perairan terbuka hingga daerah pasang surut mengikuti naik-turunnya 
air pasang. Migrasi ini dilakukan untuk mencari makan, melindungi diri dari 








Kesimpulan yang didapat dalam penelitian “Aplikasi DNA Lingkungan 
(eDNA) Dalam Mengidentifikasi Keragaman Dan Kelimpahan Relatif Ikan Terumbu 
Di Perairan Selat Muli Dan Muara Sungai Digul, Kabupaten Merauke”, yaitu: 
1. Analisis DNA Lingkungan mendeteksi Kelimpahan relatif  sembilan spesies 
ikan terumbu pada kedua stasiun dengan rincian pada stasiun Selat Muli 
kelimpahan relatif tertinggi terdapat pada spesies Caranx ignobilis, 
sedangkan kelimpahan relatif tertinggi pada Stasiun Muara Sungai Digul 
terdapat pada spesies Ctenochaetus striatus. 
2. Distribusi sembilan spesies pada Stasiun Selat Muli dan Stasiun Muara 
Sungai Digul dengan sebanyak lima spesies yang sama yang dapat 
ditemukan pada kedua Stasiun dengan indeks kesamaan keanekaragaman 
yang tergolong tinggi (midway). 
5.2 Saran 
Untuk mengurangi faktor bias dalam penelitian deteksi dan kelimpahan ikan 
terumbu menggunakan DNA lingkungan sebaiknya dilakukan pengukuran 
parameter lingkungan yang berulang dan memperhatikan nilai keakuratan pada 
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Lampiran 1 Koordinat titik pengambilan sampel 
Stasiun Lat Long Keterangan 
Muara Sungai Digul   
1  -7.19886° 138.64570°  
2  -7.18925° 138.64807°  
3  -7.18497° 138.67916°  
4  -7.19774° 138.69222° Muara S. Oitopo 
5  -7.20138° 138.71251° Muara S. Yane 
6  -7.15924° 138.78036° Selat antara Pulau Satu dan Pulau Baru 
7  -7.20759° 138.79120° Muara S. Melwab 
Selat Muli   
1  -8.12826° 138.81752°  
2  -8.01635° 138.89565°  
3  -7.90315° 138.91032°  
4  -7.85092° 139.01525°  
5  -7.68820° 139.05192°  
6  -7.59015° 139.10415°  
7  -7.57326° 139.10797° Muara S. Medib 
8  -7.51760° 139.03360° Muara S. Wanam 















Spesies ikan terumbu yang hanya terdeteksi di Stasiun Selat Muli            
a) Caranx ignobilis dan b) Grammatorcynus bilineatus.  
Spesies ikan terumbu yang hanya terdeteksi di Stasiun Muara Sungai Digul  

















Spesies ikan terumbu yang terdeteksi dikedua stasiun a) Ctenocahetus striatus; , 























































































































































































































































































































































































































Lampiran 6. Protokol ekstraksi menggunakan Gneaid GSYNC 
 
Sampel (Filter membrane) dipindahkan kedalam 1,5 mL 
Microcentifuge tube 
Penambahan 200 µL GST Buffer dan 20 µL Proteinase K 
Proses inkubasi dengan heat block pada suhu 60°C selama ±1 
jam 
Cenrtifuge selama 2 menit pada 14.000 rpm 
Penambahan 200 µL GSB Buffer 
Vortex selama 10 detik  
Penambahan 200 µL absolute ethanol  
Vortex selama 10 detik kemudian Centrifuge selama 1 menit 
pada 14.000 rpm 
Pindahkan supernatant pada microcentifuge tube ke GS 
Column dan tunggu beberapa saat 
Centrifuge selama 1 menit 





Penambahan 400 µL W1 Buffer 
Centrifuge selama 30 detik pada 14.000 rpm 
Pembuangan larutan yang tertampung pada Collection tube 
dan penambahan 600 µL Wash Buffer ke GS Column 
Centrifuge selama 30 detik pada 14.000 rpm 
Pembuangan cairan yang berada pada Collection tube 
Centrifuge selama 3 menit pada 14.000 rpm 
Penambahan 100 µL pre-heated Elution Buffer kedalam GS 
Column dan diamkan selama 3 menit 
Centrifuge selama 30 detikpada 14.000 rpm 
 












Keterangan. Gambar a) Pengambilan sampel air pada Selat 
Muli; b) Pengambilan sampel air pada Muara Sungai Digul; 
 c) Proses filtering sampel air; d) Preservasi sampel hasil 











g) h) i) 
Keterangan. Gambar a) Geneaid gSYNC Exctraction Kit; b) Pengaturan 
running PCR; c) Input Sequencing plate; d) Proses Ekstraksi DNA;  
 e) Pembuatan gel agarose; f) Proses elektroforesis pada mesin 
elektroforesis; g) Pembacaan hasil elektroforesis; h) Proses heatblock; 
  i) Proses sequencing 
Lampiran 8. Dokumentasi pengolahan sampel laboratorium 
